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RESUMO
OBJETIVO: Estimar a prevalência dos subtipos do HIV-1 e analisar fatores 
associados.
MÉTODOS: Foi realizado um estudo transversal com amostra de conveniência 
de 80 pacientes adultos HIV-positivos atendidos em serviço especializado 
em DST/Aids em Canoas, RS, no período de julho de 2008 a janeiro de 
2009. A determinação dos subtipos do HIV foi realizada por amplifi cação de 
fragmento do genoma viral pela reação em cadeia da polimerase seguida do 
seqüenciamento dos fragmentos amplifi cados. Variáveis sociodemográfi cas, 
clínicas e comportamentais foram coletadas em questionário estruturado. Foi 
realizada análise estatística univariada utilizando os testes de qui-quadrado 
e t de Student.
RESULTADOS: Foi observada uma prevalência maior do subtipo C (43,8%; 
IC 95%: 32,9;54,6), seguida pelo CRF31_BC (35,0%; IC 95%: 24,6;45,5) e 
subtipos B (18,8%; IC 95%: 10,2;27,3) e F (2,4%; IC 95%: 0;5,9). Outros 
subtipos de HIV-1 não foram observados. Pacientes infectados com CRF31_BC 
apresentaram diagnóstico mais recente do que os pacientes infectados com o 
subtipo B (p < 0,05). Observou-se também maior freqüência de co-infecção 
com outros vírus (hepatites B e C e T-linfotrópicos humanos) nos indivíduos 
portadores do CRF31_BC do que nos demais subtipos. Com relação aos 
aspectos sociodemográfi cos, não foram observadas diferenças na distribuição 
dos subtipos e formas recombinantes quanto ao sexo e práticas sexuais. 
CONCLUSÕES: Os resultados obtidos indicam uma freqüência maior do 
subtipo C e do CRF31_BC nesse centro urbano do sul do Brasil, com possíveis 
vias de transmissão diferentes.
DESCRITORES: Infecções por HIV, epidemiologia. Soroprevalência 
de HIV. Fatores de Risco. Síndrome de Imunodefi ciência Adquirida, 
epidemiologia. Estudos Transversais.
Subtipos do HIV-1 no sul do Brasil Simon D et al
A ampla variabilidade genética do HIV faz com que seja 
classifi cado em dois tipos principais (HIV-1 e HIV-2), 
diversos subtipos, formas recombinantes circulantes 
(CRF, de circulating recombinant forms) e formas 
recombinantes únicas (URF, de unique recombinant 
forms). Essa diversidade viral tem impacto no diag-
nóstico, monitoramento, terapia e desenvolvimento de 
vacinas para o HIV.16
O HIV-1 está disseminado no mundo inteiro e é o respon-
sável pela grande maioria dos casos de Aids, mas a distri-
buição dos respectivos subtipos é heterogênea, variando 
conforme a região geográfi ca. O subtipo B, por exemplo, 
é encontrado na Europa e nas Américas, mas apresenta 
uma freqüência menor na África e na Ásia, onde os 
subtipos A, C, D e E são predominantes.18 No Brasil, 
estudos indicam que o subtipo B é o mais prevalente na 
maioria das regiões geográfi cas, seguido pelos subtipos 
F e C, com poucos casos identifi cados dos subtipos D e 
A.4,6 Entretanto, a região Sul do País tem se caracterizado 
pela maior freqüência do subtipo C, principalmente no 
estado do Rio Grande do Sul (RS).4,19-21
ABSTRACT
OBJECTIVE: To estimate the prevalence of HIV-1 subtypes and analyze 
factors associated.
METHODS: A cross-sectional study was performed with a convenience sample 
of 80 adult HIV-positive patients, users of an AIDS/STD specialized service, 
in the city of Canoas, Southern Brazil, between July 2008 and January 2009. 
Determination of HIV subtypes was performed with the amplifi cation of viral 
genome fragment, using polymerase chain reaction, followed by sequencing of 
the amplifi ed fragments. Sociodemographic, clinical and behavioral variables 
were collected in a structured questionnaire. Univariate statistical analysis was 
performed, using chi-square test and Student’s t-test.
RESULTS: A higher prevalence of subtype C was found (43.8%; 95% CI: 
32.9;54.6), followed by CRF31_BC (35.0%; 95% CI: 24.6;45.5) and subtypes 
B (18.8%; 95% CI: 10.2;27.3) and F (2.4%; 95% CI: 0;5.9). Other HIV-1 
subtypes were not observed. Patients infected with CRF31_BC were diagnosed 
more recently than patients infected with subtype B (p<0.05). In addition, 
there was a higher frequency of co-infection with other viruses (hepatitis B 
and C and human T-lymphotropic viruses) in individuals with CRF31_BC, 
compared to other subtypes. With regard to sociodemographic aspects, there 
were no differences in the distribution of subtypes and recombinant forms, in 
terms of gender and sexual practices.
CONCLUSIONS: Results obtained indicate a higher frequency of subtype C 
and CRF31_BC in this urban center of Southern Brazil, with possible different 
ways of transmission.
DESCRIPTORS: HIV Infections, epidemiology. HIV Seroprevalence. 
Risk Factors. Acquired Immunodefi ciency Syndrome, epidemiology. 
Cross-Sectional Studies.
INTRODUÇÃO
As CRF também são encontradas no mundo todo, mas 
cada local e/ou região apresenta maior prevalência de 
determinada CRF, provavelmente relacionada à respec-
tiva origem, capacidade de disseminação e outras carac-
terísticas epidemiológicas locais.18 Estudos realizados 
na Argentina e Brasil mostraram que usuários de drogas 
injetáveis e mulheres apresentaram maior freqüência de 
recombinantes BF.8,24 No RS, uma forma recombinante 
específi ca (CRF31_BC) tem apresentado prevalência 
bastante elevada, diferindo do restante do Brasil, e tem 
se disseminado no estado vizinho de Santa Catarina 
e em outros países limítrofes da América do Sul, tais 
como Uruguai, Paraguai e Argentina.3,5
No Brasil estima-se que cerca de 506 mil pessoas 
estejam infectadas, das quais aproximadamente 46 
mil estão no RS. O presente estudo teve como objetivo 
estimar a prevalência dos subtipos do HIV-1 e analisar 
fatores associados.
MÉTODOS
Estudo transversal realizado com pacientes HIV-positivos, 
integrado à pesquisa “Estudo clínico-epidemiológico 
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das co-infecções do HIV com hepatites B e C, HTLV-I 
e II na população de um município de porte médio do 
Rio Grande do Sul (Canoas)”, de julho de 2008 a janeiro 
de 2009. A cidade de Canoas é um centro urbano de 
porte médio localizado na região metropolitana de Porto 
Alegre, RS, e em 2008 apresentou a décima maior taxa 
de incidência (por 100.000 habitantes) de casos notifi -
cados de HIV nos municípios do Brasil.a
A população-alvo do projeto foi constituída de pacientes 
adultos, utilizando ou não a terapia anti-retroviral, usuá-
rios do serviço de atendimento especializado (SAE) e 
centro de testagem e aconselhamento (CTA). Estes são 
os dois únicos serviços especializados em DST/Aids 
no município, sendo referência para o atendimento 
dos pacientes e fornecimento dos medicamentos anti-
retrovirais. Foram obtidas 580 amostras de pacientes 
HIV-positivos. As amostras foram coletadas por punção 
venosa em tubos de 5 mL utilizando ácido etilenodia-
mino tetra-acético (EDTA) sódico como anticoagulante, 
centrifugadas para separação do plasma e da papa 
leucocitária em tubos específi cos e estocadas a -20 °C. 
Aspectos sociodemográfi cos e potenciais fatores de 
risco para infecção pelo HIV foram obtidos na entre-
vista aos pacientes. Os dados clínicos de cada paciente, 
como tratamento, contagem de células T CD4+ e carga 
viral, foram obtidos dos prontuários.
Entre as amostras de papa leucocitária dos 580 pacientes 
participantes do projeto, 172 foram obtidas por conve-
niência de forma consecutiva e cegas para o laboratório 
responsável pelo processamento, e submetidas à análise 
do subtipo presente. Do total de amostras, 80 apresen-
taram resultados adequados para os procedimentos de 
seqüenciamento, conforme representado na Figura.
As amostras de papa leucocitária dos pacientes foram 
descongeladas e processadas em conjunto com controles 
positivos e negativos. O DNA total foi extraído a partir 
de 0,1 mL da amostra pelo método de fenol-clorofór-
mio.12 As amostras foram amplifi cadas por nested PCR, 
sendo a primeira amplifi cação realizada em reação com 
volume fi nal de 50 μL contendo 1,5 mM MgCl2, 0,05 
mM dNTPs, 0,25 μM dos primers (5’ - AAT GAT GAC 
AGC ATG YCA GGG -3´ e 5’- CTT CCT YTR TCA 
GTA ACA TAY CCT GC -3´), 1U Taq polimerase e 2 μL 
do material extraído. O fragmento amplifi cado corres-
ponde a aproximadamente 2.107 pares de bases, refe-
rente ao intervalo entre os nucleotídeos 1.827 e 3.934 
do genoma da cepa de referência HXB2. A segunda 
reação de amplifi cação (nested PCR) foi realizada com 
volume fi nal de 25 μL contendo 1,5 mM MgCl2, 0,05 
mM dNTPs, 0,5 μM de primers internos (5’ - GTA 
CAG TRT TAR TAG GAC CTA CAC CTG TC – 3’ e 
5’ - ATC AGG ATG GAG TTC ATA MCC CAT CCA – 
3’), 1U Taq polimerase e 1 μL do material da primeira 
amplifi cação.22 O fragmento amplifi cado corresponde 
a aproximadamente 784 pares de bases, referente ao 
intervalo entre os nucleotídeos 2.473 e 3.257 do genoma 
da cepa de referência HXB2 e que abrange a região da 
recombinação do CRF31_BC (aproximadamente entre 
os nucleotídeos 2.975 e 3.197 do genoma do HXB2). 
Ambas as reações foram executadas utilizando desna-
turação inicial a 94 ºC por 3 min e extensão fi nal de 
72 °C por 5 min, e os seguintes programas específi cos: 
primeira amplifi cação com 25 ciclos de 94 °C por 15 
seg, 55 °C por 30 seg e 72 °C por 120 seg; e segunda 
amplifi cação com 40 ciclos de 94 ºC por 15 seg, 60 
°C por 30 seg e 72 °C por 120 seg. Os produtos foram 
avaliados em gel de poliacrilamida 10% corado com 
nitrato de prata. Os fragmentos amplifi cados foram 
posteriormente seqüenciados para determinação 
dos subtipos e da forma recombinante CRF31_BC 
do HIV-1. As reações de seqüenciamento foram 
realizadas utilizando o reagente BigDye Terminator 
v3.1 Cycle Sequencing (Applied Biosystems, Foster 
City, Califórnia, EUA) e analisadas no seqüenciador 
automático ABI 3130 XL Genetic Analyzer (Applied 
Biosystems, Foster City, Califórnia, EUA). As reações 
de seqüenciamento foram realizadas em termociclador 
com uma etapa de desnaturação inicial a 95 °C por 3 
min seguida de 40 ciclos de 95 °C por 10 seg, 60 °C 
por 240 seg, em volume fi nal de 20 μL.
As seqüências de nucleotídeos de mesma amostra 
obtidas a partir dos primers da segunda amplifi cação 
foram editadas e montadas em dois programas: SeqMan 
(DNAStar, Madison, Wisconsin, EUA) e BioEdit 
v7.0.9.11 Um total de 43 seqüências completas do 
genoma de HIV foram obtidas do GenBank, represen-
tando subtipos e formas recombinantes circulantes, e 
foram utilizadas para a análise das seqüências geradas. 
As seqüências de todas as amostras foram alinhadas 
com as seqüências dos subtipos e formas recombinantes 
do HIV-1, utilizando o programa SeqAlign com o uso 
do algoritmo Clustal V. Nesse mesmo programa foi 
utilizado o método de neighbor-joining para o cálculo 
das distâncias e a construção da árvore fi logenética. Os 
subtipos e a forma recombinante CRF_31BC foram 
identifi cados conforme a fi logenia obtida.19
Nas amostras analisadas foram também realizadas as 
determinações de co-infecção crônica com os vírus das 
hepatites B (HBV) e C (HCV) e vírus linfotrópico de 
células T humanas I (HTLV-I) e II (HTLV-II), conforme 
procedimentos descritos previamente.9,12,25
Os dados foram duplamente digitados no programa 
EpiData 3.1, checando sua consistência e realizando 
a limpeza dos dados. A análise dos dados foi realizada 
no programa SPSS 12.0. As variáveis quantitativas 
foram comparadas entre os grupos usando o teste t de 
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Student ou o teste não paramétrico de Mann-Whitney. 
Comparação entre subtipos e variáveis clínicas, socio-
demográfi cas e fatores de risco foi realizada usando 
teste t de Student, teste de qui-quadrado ou teste exato 
de Fisher, conforme apropriado. Foi analisada a distri-
buição por sexo das variáveis estudadas, devido às dife-
renças comportamentais de gênero. Foram considerados 
estatisticamente signifi cativos os testes com p < 0,05.
O estudo foi aprovado pelo Comitê de Ética em 
Pesquisa da Universidade Luterana do Brasil (Processo 
139H/2007). Os participantes assinaram termo de 
consentimento livre e esclarecido.
RESULTADOS
As variáveis sociodemográfi cas, clínicas e comporta-
mentais dos participantes estão apresentadas na Tabela 
1. Dos 80 indivíduos, 52% eram mulheres, com idade 
média de 39,8 anos (DP = 11,7 anos), sendo os homens 
signifi cativamente mais velhos do que as mulheres (p 
< 0,05). Entre as variáveis com diferenças estatisti-
camente signifi cativas entre os sexos esteve a prática 
sexual: 95,1% das mulheres afi rmaram manter relações 
heterossexuais, proporção signifi cativamente maior 
em relação aos homens que referiram a mesma prática 
(78,1%, p < 0,001). Entre os homens, 20,5% afi rmaram 
manter relações bissexuais e 7,7% homossexuais. 
Relações homo e bissexuais não foram relatadas pelas 
mulheres. A transmissão sexual foi a forma provável 
de infecção referida com maior freqüência (86,3%), 
seguida do compartilhamento de seringas (8,8%), 
transfusão sangüínea (2,5%) e objetos cortantes (2,5%). 
A variável de exposição, uso de drogas injetáveis, foi 
relatada por 4,9% das mulheres, enquanto entre os 
homens o percentual encontrado foi de 25,6% (p < 
0,001). Uma proporção maior de mulheres (65,9%) 
referiu ter feito cirurgia alguma vez na vida em relação 
aos homens (41,0%) (p<0,05).
A comparação entre os dados dos 80 pacientes que 
tiveram as amostras seqüenciadas com os demais 500 
pacientes participantes não mostrou diferenças com 
relação à maior parte das características analisadas 
(dados não mostrados). Diferenças significativas 
foram observadas apenas com relação à carga viral 
(carga viral em log10 cópias/ml: 3,2 – DP = 1,4 
nos pacientes genotipados; 2,8 – DP = 1,4 nos 500 
pacientes do restante da amostra; p < 0,01) e estado 
clínico categorizado pelo CD4 (21,3% de pacientes 
com quadro grave entre os genotipados, 12,2% entre 
os não genotipados; p < 0,05). As duas variáveis estão 
correlacionadas, auxiliando a justifi car o baixo rendi-
mento obtido nos procedimentos experimentais de 
seqüenciamento que tiveram início em uma amostra de 
conveniência de 172 pacientes e obtiveram resultados 
em 80 amostras (Figura).
Os subtipos de HIV-1 observados foram C (43,8%; IC 
95%: 32,9;54,6), seguido de CRF31_BC (35,0%; IC 
95%: 24,6;45,5), B (18,8%; IC 95%: 10,2;27,3) e F 
(2,4%; IC 95%: 0;5,9). São apresentadas na Tabela 2 as 
variáveis sociodemográfi cas, clínicas e comportamen-
tais dos participantes, estratifi cadas pelos subtipos C, 
B e CRF31_BC do HIV (os dados dos dois indivíduos 
que apresentavam o subtipo F não foram incluídos). 
A análise entre os subtipos revelou diferenças signifi -
cativas no tempo de diagnóstico. Pacientes infectados 
com CRF31_BC apresentaram diagnóstico mais recente 
(4,6 anos, DP=3,2) do que os pacientes infectados com 
o subtipo B (7,9 anos, DP=4,2; p < 0,05).
Com relação à co-infecção com outros vírus (HCV, 
HBV e HTLV) foi observado que 17 (21,3%) amos-
tras foram positivas para o HCV, duas (2,5%) para o 
HBV, duas (2,5%) para o HTLV-I e duas (2,5%) para o 
HTLV-II. Na comparação da freqüência de indivíduos 
co-infectados por HCV, HBV, HTLV-I ou HTLV-II, 
observou-se uma proporção maior nos indivíduos do 
subtipo CRF31_BC (42,9%) do que nos outros subtipos 
agrupados (17,3%; p < 0,05).
DISCUSSÃO
O estado do Rio Grande do Sul apresenta uma carac-
terística epidemiológica própria de disseminação dos 
subtipos do HIV-1, com uma elevada prevalência 
do subtipo C e da forma recombinante CRF31_BC, 
580 indivíduos 
atendidos no SAE e 
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Figura. Fluxograma da amostra de pacientes com HIV-1. 
Canoas, RS, 2008.
SAE: serviço de atendimento especializado; CTA: centro 
de testagem e aconselhamento; PCR: reação em cadeia da 
polimerase.
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conforme mostram estudos prévios realizados nos 
municípios de Porto Alegre (capital) e Rio Grande (sul 
do Estado).3,4,7,14,19-21 No presente trabalho, a elevada 
prevalência do subtipo C e da CRF31_BC foi observada 
também no município de Canoas, com freqüências ainda 
mais elevadas (de 43,8% e 35,0%, respectivamente) do 
que em outros locais do estado. Foram ainda encontrados 
os subtipos B e F (18,8% e 2,4%, respectivamente), não 
tendo sido observados outros subtipos.
Estudo recente mostrou que a disseminação dos vírus 
do subtipo C e da forma recombinante CRF31_BC 
apresentou uma taxa mais elevada de crescimento no 
Rio Grande do Sul nas últimas décadas, em relação aos 
demais subtipos.1 Fatores que provavelmente contribu-
íram para essa ampla disseminação têm sido estudados 
e incluem características do próprio vírus (replicação e 
origem evolutiva), do hospedeiro humano e da dinâmica 
ecológica da epidemia da Aids.
Tabela 1. Fatores sociodemográfi cos, clínicos e comportamentais em pacientes com HIV-1. Canoas, RS, 2008. (N = 80)
Variável
Total (n = 80)
média (DP)
Homens (n = 39)
média (DP)
Mulheres (n = 41)
média (DP)
p
Idade (anos)  39,8 (11,7) 42,7 (10,7) 36,9 (12,0) 0,02
Escolaridade 0,89
Até ensino fundamental completo 59 (73,8) 28 (71,8) 31 (75,6)
Ensino Médio ou Superior 21 (26,2) 11 (28,2) 10 (24,4)
Renda per capita no domicílio, em salários 
mínimos (quartis 25%-75%)
0,8 (0,2;1,2) 0,9 (0,3;1,4) 0,6 (0,2;0,7) 0,06
Estado clínicoa 0,61
Leve 32 (40,0) 15 (38,5) 17 (41,5)
Moderado 11 (13,8) 7 (17,9) 4 (9,8)
Grave 17 (21,3) 8 (20,6)  9 (22,0)
Carga viral (log10 cópias/ml) 3,2 (1,4) 3,2 (1,4) 3,2 (1,4) 0,97
Prática sexuala <0,001
Heterossexual 67 (83,8) 28 (71,8) 39 (95,1)
Homossexual 3 (3,8) 3 (7,7) -
Bissexual 8 (10,0) 8 (20,5) -
Número de parceiros sexuais nos últimos 12 meses 2,6 (6,7) 4,0 (9,3) 1,3 (0,7) 0,94
Possível forma de infecçãob 0,58
Sexo 69 (86,3) 30 (76,9) 39 (95,1)
Transfusão sanguínea 2 (2,5) 1 (2,6) 1 (2,4)
Objetos cortantes 2 (2,5) 1 (2,6) 1 (2,4)
Compartilhamento de seringa 7 (8,8) 5 (12,8) 2 (4,9)
Co-infecção crônica
HCV 17 (21,3) 10 (25,6) 7 (17,1) 0,51
HBV 2 (2,5) 2 (5,1) 0 (0) 0,23
HTLV 4 (5) 3 (7,7) 1 (2,4) 0,58
Co-infecção viral 21 (26,3) 13 (33,3) 8 (19,5) 0,25
Tempo do diagnóstico (anos) 6,0 (3,9) 5,9 (4,2) 6,2 (3,6) 0,78
Uso de drogas injetáveis 12 (15,0) 10 (25,6) 2 (4,9) <0,01
Transfusão sanguínea 14 (17,5) 5 (12,8) 9 (22,0) 0,43
Presença de tatuagem 17 (21,2) 13 (33,3) 4 (9,8) 0,02
Uso de piercing 5 (6,3) 2 (5,1) 3 (7,3) 1,00
Cirurgia dentária 74 (92,5) 37 (94,9) 37 (90,2) 0,68
Cirurgia 43 (53,8) 16 (41,0) 27 (65,9) 0,04
Uso de anti-retrovirais 53 (66,3) 25 (64,1) 28 (68,3) 0,90
HCV: vírus da hepatite C; HBV: vírus da hepatite B; HTLV: vírus linfotrópico de células T humanas.
a Os totais não coincidem devido à falta de dados para alguns participantes do estudo.
b Resposta múltipla.
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Um aspecto viral relevante parece ser a maior capaci-
dade de multiplicação viral do subtipo C em relação 
a outros subtipos e formas recombinantes. Essa capa-
cidade pode estar relacionada a regiões no gene do 
envelope, conhecidas como V3 e V5. Essas regiões 
estão associadas a um aumento na taxa de replicação 
do vírus nos linfócitos T primários e nos macrófagos 
derivados de monócitos, resultando em um aumento 
da carga viral – que favorece a disseminação –, além 
de uma progressão mais rápida da doença nos indi-
víduos infectados com esse subtipo.23 Essa situação 
provavelmente também ocorre com a CRF31_BC, na 
medida em que a maior parte do genoma é do subtipo 
C, com uma pequena inserção do B na região do gene 
da transcriptase reversa.14,19 A esse aspecto soma-se um 
forte efeito fundador, pois o subtipo C e o recombinante 
CRF31_BC estão circulando há mais de 20 anos no RS, 
tendo sido introduzidos em etapas iniciais da epidemia 
da Aids no estado.2,15,19 Ainda não se sabe se essas 
variantes também tiveram alguma vantagem evolutiva 
por pressão antrópica, principalmente devido ao uso 
intensivo dos medicamentos anti-retrovirais, que podem 
ter alterado a composição da população dos vírus como 
quasiespécies e favorecido a emergência de cepas resis-
tentes, gerando novos diferenciais de transmissibilidade 
e capacidade reprodutiva (fi tness).
Estudos prévios sugerem que o subtipo C possua 
maior facilidade de transmissão heterossexual do que 
o subtipo B, o que também ajuda a justifi car a femi-
nização crescente da epidemia.13,21 Adicionalmente, 
outros estudos mostram alguns gargalos de seleção, 
determinados por características intrínsecas à trans-
missão heterossexual, que podem ainda ter contribuído 
para a seleção de determinadas variantes genéticas.10 
No entanto, no presente estudo não foi observada maior 




B (n = 15)
média (DP)
C (n = 35)
média (DP)
CRF31_BC (n = 28)
média (DP)
p
Sexo masculino 7 (46,7) 19 (54,3) 12 (42,9) 0,66
Idade (anos) 44,3 (14,5) 38,3 (11,4) 38,7 (10,3) 0,77
Estado clínicoa 0,76
Leve 6 (40,0) 15 (42,9) 10 (35,7)
Moderado 3 (20,0) 4 (11,4) 4 (14,3)
Grave 2 (13,3) 7 (20,0) 8 (28,6)
Carga viral (log10 cópias/ml) 3,6 (1,6) 3,2 (1,3) 3,1 (1,4) 0,58
Tempo do diagnóstico 7,9 (4,2) 6,4 (4,0) 4,6 (3,2) 0,04
Prática sexuala 0,30
Heterossexual 12 (80,0) 29 (82,9) 24 (85,7)
Homossexual 2 (13,3) 1 (2,9) -
Bissexual 1 (6,7) 4 (11,4) 3 (10,7)
Número de parceiros sexuais nos últimos 12 meses 5,8 (9,1) 1,4 (1,6) 2,8 (8,9) 0,14
Possível forma de infecçãob 0,67
Sexo 15 (100,0) 30 (85,7) 23 (82,1)
Transfusão sanguínea 1 (6,7) 1 (2,9) -
Objetos cortantes - 1 (2,9) 1 (3,6)
Compartilhamento de seringa - 3 (8,6) 4 (14,3)
Co-infecção crônica
HCV 2 (13,3) 6 (17,1) 9 (32,1) 0,24
HBV - - 2 (7,1) 0,16
HTLV 1 (6,7) 1 (2,9) 2 (7,1) 0,67
Co-infecção viral 2 (13,3) 7 (20,0) 12 (42,9) 0,06
Uso de drogas injetáveis - 6 (17,1) 6 (21,4) 0,15
Uso de anti-retrovirais 12 (80,0) 21 (60,0) 18 (64,3) 0,39
* Os dados são mostrados como número de pacientes (percentual), média (desvio-padrão).
a Os totais não coincidem devido à falta de dados para alguns participantes do estudo.
b Resposta múltipla
HCV: vírus da hepatite C; HBV: vírus da hepatite B; HTLV: vírus linfotrópico de células T humanas.
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freqüência do subtipo C entre mulheres nem associação 
com transmissão heterossexual.
Estruturas das redes sociais podem influenciar a 
epidemiologia molecular do HIV. A alta freqüência do 
subtipo C e do recombinante CRF31_BC pode ter sido 
favorecida pelo fl uxo de pessoas entre Canoas e Porto 
Alegre, principalmente pelo fato de a capital do estado 
ser um centro de referência para tratamento e obtenção 
de medicamentos. A contribuição das estruturas das 
redes sociais na disseminação do HIV-1 já tinha sido 
observada em outra região do País.17
Com relação aos aspectos sociodemográfi cos, não foram 
observadas diferenças na distribuição dos subtipos 
e CRF quanto ao sexo e práticas sexuais. Resultado 
similar foi observado em estudo prévio realizado no 
município de Porto Alegre que, no entanto, reporta 
associação da disseminação do subtipo B com a prática 
sexual anal e, indiretamente, maior taxa de transmissão 
das outras variantes por intercurso vaginal.7 Por outro 
lado, a observação de que o uso de drogas injetáveis 
aparece com maior freqüência entre os subtipos C e 
CRF31_BC e com alta prevalência entre os homens 
(25,6%) levanta a possibilidade da disseminação de 
tais subtipos entre mulheres por “populações pontes”. 
Isso porque não ocorre diferença de freqüência dos 
subtipos entre os sexos, nem entre práticas sexuais, e 
a maioria das mulheres refere práticas heterossexuais 
e não é usuária de drogas injetáveis. A disseminação 
dos subtipos de forma homogênea entre os sexos talvez 
possa ser atribuída às relações sexuais entre homens 
usuários de drogas injetáveis e mulheres.
No presente estudo observou-se também que a variante 
CRF31_BC apresenta freqüência signifi cativamente 
maior de co-infecções crônicas (por HCV, HBV, 
HTLV-I ou HTLV-II) que os outros subtipos, assim 
como tem maior freqüência de usuários de drogas 
injetáveis. Essas diferenças entre subtipos de HIV-1 
quanto às co-infecções crônicas sugerem que as vias de 
transmissão podem ser diferentes para cada subtipo.
Considerando as limitações do tipo de delineamento do 
estudo, em que o desfecho e exposições são coletados 
simultaneamente, há a impossibilidade de se identifi car 
a causalidade dos fatores estudados. Ainda, o poder 
estatístico para detectar diferenças no presente estudo é 
limitado, devido ao pequeno tamanho amostral, impos-
sibilitando a realização de análise múltipla. Além disso, 
a metodologia de análise dos subtipos foi realizada na 
região da recombinação do CRF31_BC, e é possível 
que outras formas recombinantes circulantes ou únicas 
não tenham sido detectadas. Não obstante, os resultados 
obtidos contribuem para um melhor conhecimento da 
diversidade e das particularidades na disseminação dos 
subtipos do HIV-1 nessa população.
Em conclusão, os dados obtidos no presente estudo 
confi rmam a disseminação do subtipo C e da CRF31_
BC em um centro urbano do sul do Brasil e sugerem 
que os subtipos podem apresentar vias de transmissão 
diferentes.
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